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Cel pracy: Celem przeprowadzonych
badan byto okreslenie znaczenia polimor-
fizm6w 1G/2G oraz A/G regionu promo-
torowego genu MMP-1 dla wyst~powania
oraz progresji raka piersi.
Materiaty i metodyka: Materiat stano-
wHy pr6bki krwi od pacjentek z rakiem
piersi (n = 242). Kontrolq byty pr6bki krwi
pobrane od zdrowych kobiet (n = 250).
Analiz~ wariant6w polimorficznych prze-
prowadzono stosujqC metod~ RFLP-PCR.
Wyniki: Stwierdzono znaczqcq statysty-
cznie zaleznose mi~dzy wyst~powaniem
alellu 2G (OR = 1,43, 95% PU (1,05;
2,05)) i obecnosciq przerzut6w w w~ztach
chtonnych. Ponadto wykazano znaczqco
wYZSZq cz~stose wyst~powania allelu 2G
w grupie pacjentek z nowotworami 0 wyz-
szym stopniu zaawansowania wg skali
Blooma-Richardsona (IQ/IIQ OR = 2,18,
95% PU (1,08; 4;37); It!!!' Il11Q OR' =2;"34,
95% PU (1,16; 4,69)). Nie wykazano sta-
tystycznie istotnych r6znic w cz~stosciq
wyst~powania alleli 1G i 2G oraz A i G
mi~dzy grupq badanq i kontrolnq
(p > 0,05).
Wnioski: Uzyskane wyniki wskazujq,
ze allel 2G moze bye zwiqzany ze zwi~­
kszonym stopniem ztosliwosci nowotwo-
r6w piersi oraz moze sprzyjae powstawa-
niu przerzut6w w okolicznych w~ztach
chtonnych. Sugeruje to, ze polimorfizm
1G/2G regionu promotorowego genu
S296
MMP-1 moze bye wykorzystany jako
molekularny czynnik rokowniczy w raku
piersi. Natomiast polimorfizmy 1G/2G oraz
A/G regionu promotorowego genu MMP-1
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Cel pracy: Celem pracy byto okreslenie
stopnia ryzyka wystqpienia raka piersi
zwiqzanego z polimorfizmem w genach
naprawy DNA: Arg399Gln w genie XRCC1
oraz Thr241 Met w genie XRCC3.
Materiat i metodyka: Materiat do badari
stanowity preparaty DNA izolowane z krwi
obwodowej 102 pacjentek z rakiem piersi
oraz 125 dobranych pod wzgl~dem wieku
kobiet, u kt6rych nie stwierdzono choroby
nowotworowej. Genotypy Arg399Gln w ge-
nie XRCC1 oraz Thr241 Met w genie
XRCC3 oznaczono metodq PCR RFLP.
Statystycznej oceny wynik6w dokonano
metodq analizy logistycznej.
Wyniki: Stwierdzono zWi~kszone ryzyko
wystqpienia raka piersi dla genotypu
Met241 Met w odniesieniu do pojedyn-
czego genu XRCC3 oraz dla genotyp6w
Arg399Arg i met241 Met, Arg399Gln
i Thr241 Thr oraz Arg399Gln i Met241 Met
w kombinacji obu badanych gen6w.
Wnioski: Okreslone warianty polimor-
ficzne gen6w XRCC1 i XRCC3 mogq bye
czynnikami ryzyka w przypadku raka
piersi.
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